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Abstract Phylogenetic relationships in the tribe Polygonateae 8.1. of Liliaceae were investigated 
with an RFLP analysis of two PCR-amplified chloroplast genome DNA fragments. One fragment is 
the transfer КМА gene for lysine( trnK gene) including the maturase-encoding gene matK, and the 
other is Ше rp/16 gene which codes for a chloroplast ribosomal protein in large subunit. The trn К 
gene is са. 2600 bp in length in all the taxa, but Ше rp/16 gene ranges from са. 1140 bp to ca. 
1320 bp in length among different genera and in Polygonatum . The results suggested that the tribe 
Polygonateae s. str. consisting of Polygonatum, Disporopsis, Smilacina and Maianthemum іѕ 
closely related to Convallaria in Cenvallarieae, and supported Ше earlier results Ша Streptopus and 
Disporum. should be removed out from the tribe Polygonateae s.1.. The results also showed that Ро- 
lygonatum formed а clad with Disporopsis , while Smilacina lumped with Maianthemum in the tribe 
Polygonateae s. str.. In addition, the present study supports the view that S. ginfoshanicum 
should be transferred from Smilacina 10 Polygonatum . 

Key words > Рогуропашт; Systematics; RFLP; trnK gene; гр! 16 gene 

摘要 对 广义 百合 科 黄 精 族 6 М 23 种 及 铃 兰 族 1 属 1 种 的 叶绿体 基因 组 im K 和 rpL16 两 个 基因 片段 进 
行 了 PCR-RFLP 分 析 ,结果 表 明 :tmK 基 因 的 PCR 产物 在 各 类 群 间 几乎 不 存在 长 度 变 异 , 均 约 2600 bp, 而 
приб 基因 则 在 各 属 之 间 及 黄精 属 内 表现 出 长 度 变异 ,变异 范围 在 1140 ~ 1320 bp 之 间 ; 限 制 性 酶 切 位 点 
的 同 源 性 分 析 显 示 ,黄精 属 、 竹 根 七 属 、 鹿 药 属 和 和 舞 扒 草 属 构 成 的 狭义 黄精 族 与 铃 兰 族 中 的 铃 兰 属 有 较 
近 的 亲缘 关系 ,并 支持 将 扭 柄 花 属 和 万 寿 竹 属 从 广义 百合 科 黄 精 族 中 分 出 的 观点 ;在 狭义 黄精 族 内 , 黄 
精 属 与 竹 根 七 属 聚 成 一 支 , 鹿 药 属 与 舞 鹤 草 属 聚 成 另 一 支 ,为 探讨 族 内 属 间 的 系统 演化 关系 提供 了 分 子 
生物 学 方面 的 证 据 。 另 外 ,本 研究 结果 支持 将 金 佛山 黄精 从 鹿 药 属 转 隶 至 黄精 属 的 观点 。 
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黄精 族 Polygonateae ЗЕ 属于 广义 百合 科 Liliaceae。 该 族 自 Bentham & Hooker( 1883) 建 立 
以 来 ,对 族 的 范围 及 其 系统 位 置 ,不 同 的 学 者 有 不 同 的 观点 ( 表 1), 并 且 在 属 间 界 限 以 及 
属 的 范围 等 问题 上 也 存在 一 定 的 分 歧 。 比 如 , 鹿 药 属 Smilacina 与 舞 稚 草 属 Maianthemum 
的 分 与 合 一 直 存 在 争论 , LaFrankie(1986) #1248 (1990) + A e oH E УЯВА АА 
二 为 一 ;而 Krause( 1930) , Hutchinson( 1973)  Dahlgren et a]. ( 1985) 等 则 坚持 认为 它们 应 作 
为 独立 的 属 。 再 如 ,我 国 特有 种 金 佛山 黄精 在 外 部 形态 上 兼 有 鹿 药 属 和 黄精 属 植物 的 特 
AE QE ИЕ 唐 进 1983,1978) ,因而 其 归属 问题 亦 需 进行 深入 研究 。 此 外 ,黄精 族 所 包含 的 
有 些 属 , 属 下 分 类 也 存在 很 多 困难 ,黄精 属 Polygonatum 尤其 如 此 。 可 以 说 ,至 今 没 有 一 个 
广泛 令 人 接受 的 分 类 系统 (Jeffrey 1980, ВЕЖ 1978). 

从 现 有 资料 看 ,仅仅 依据 形态 学 .解剖 学 、 孢 粉 学 .胚胎 学 以 及 细胞 学 等 方面 的 资料 已 
不 能 很 好 地 解决 黄精 族 系统 学 研究 中 存在 的 问题 ,因此 ,人 们 试图 从 分 子 水 平 去 探索 解决 
问题 的 可 能 性 。Shinwari et ай. (1994) 通 过 叶绿体 rteL 基因 的 序列 分 析 对 Krause (1930) 黄 
精 族 及 其 近 缘 类 群 进 行 了 系统 发 育 重建 ,结果 显示 :Krause(1930) 的 黄精 族 并 不 是 一 个 单 
系 类 群 ,依据 па 基因 序列 建立 的 分 支 树 显示 黄精 族 中 各 类 群 的 分 支 式样 与 Dahlgren et 
al. (1985) 系 统 中 有 关 类 群 的 排列 方式 非常 接近 。 这 应 该 说 是 分 子 生 物 学 资料 与 形态 学 
资料 在 黄精 族 系 统 学 研究 中 的 很 好 结合 。 但 我 们 未 发 现 更 多 的 分 子 方面 的 资料 在 黄精 族 
系统 学 研究 中 的 应 用 。 














di 黄精 族 的 范围 及 系统 位 置 
Table 1 Previous systematic arrangements of tribe Polygonateae 





Bentham & Hooker Engler Krause Hutchinson Dahlgren et а. Takhtajan 
1883“. 1889 1930 1973° 1985“ 1987 
Liliaceae Liliaceae Liliaceae Liliaceae Asparagales Asparagales 
Polygonateae Asparagoideae Asparagoideae Polygonateae Convallariaceae & Convallariaceae 
Polygonatum. Polygonateae Polygonateae Drymophila. Polygonateae Polygonalae 
Streptopus Clintonia. Clintonia Streptopus Smilacina Disporum 
Drymophila Smilacina Tovaria Polygonatum Polygonatum ~ Prosartes 
Smilacina Maianthemum Maianthemum Disporopsis Maianthemum Streptopus 
Маатйетит, Disporum Disporum Maianthemum Lauzuriagaceae Clirzonia 
Uvularieae Streptopus Streptopus Smilacina. 
 Schelhammera. Disporopsis Drymophila Oligobotrya Polygonatum 
Polygonatum Polygonatum Disporum. Drymophila Disporopsis 
Disporum и Clintonia. Liliales Maianthemum 
Medeoleae Disporopsis Uvulariaceae Smilacina 
Clintonia Uvularieae 
Scoliopus Disporum. 
Medeola Prosartes 
Trillim Drymophila Clintonia 
Paris 《not referred here) Sireptopus 





а. In Bentham and Hooker’ з system , Liliaceae was divided into 3 series and 20 tribes, and Polygonateae and Convallariae were 
placed in a same series with other four tribes. 

b. Engler treated 11 subfamilies and 31 tribes under Liliaceae. In his system, Polygonateae, Convallariae and Parideae formed the 
subfamily Ásparagoideae. 

c. Hutchinson made a considerable change to Engler' s Liliaceae system, but no great change to the range of Polygonateae. 

а. Dahlgren et ай. placed Convallariaceae in Asparagales and Uvulariaceae in Liliales. In his system, Convallariaceae included four 
tribes: Polygonateae, Convallarieae, Aspidistreae and Ophiopogoneae. Conran (1987) and Conover (1991) followed Dahlgren et а. 
(1985), but Conran created a new tribe Maianthemeae for Smilacina and Maianthemum . 
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DNA 序列 分 析 是 检测 遗传 物质 变异 的 最 直接 的 方法 ,对 于 揭示 植物 系统 与 进化 的 分 
子规 律 有 着 不 可 替代 的 作用 ,但 从 功能 基因 序列 分 析 中 得 到 的 数据 可 能 存在 非 独立 性 ,这 
种 非 独立 性 会 导致 在 系统 发 育 分 析 时 无 意 中 对 进化 事件 的 加 权 (Olmstead et al. 1994)。 
Kellogg & Juliano (1997) 也 指出 ,rpcL 基因 的 不 同位 置 碱 基 蔡 代 率 可 能 会 有 很 大 的 差异 ， 
氨基 酸 限 于 功能 上 的 束缚 以 及 密码 子 不 同位 置 变异 的 偏差 均 会 极 大 地 增强 平行 演化 事件 
的 可 能 性 〈 汪 小 全 等 1997)。RFLP 分 析 同 序列 分 析 比 较 起 来 ,尽管 其 对 各 分 类 和 群 DNA 变 
异 的 比较 是 间接 的 ,但 同时 RFLP 也 有 其 独到 之 处 。 限 制 性 内 切 酶 位 点 在 所 研究 的 ОМА 
片段 上 近 于 随机 取样 ,性 状 独 立 性 假设 的 可 能 性 更 大 。Kim et ай. (1992) 将 从 同一 组 分 
类 群 内 得 到 的 限制 性 位 点 数据 与 序列 数据 进行 比较 ,发 现 DNA. 序列 性 状 比 限制 性 位 点 性 
状 显 示 出 更 高 比率 的 同 塑性 (homoplasy) ,其 中 部 分 原因 就 可 能 是 因为 序列 数据 矩阵 中 非 
独立 性 状 较 多 。 

在 高 等 植物 中 ,叶绿体 基因 组 相对 比较 保守 ,而 且 它 既 不 象 核 基因 组 那样 有 较 多 的 重 
复 序列 ,也 不 象 线粒体 基因 组 那样 重 排 事 件 频繁 发 生 ,因而 被 广泛 用 于 植物 分 子 系统 学 的 
研究 中 。 但 叶绿体 基因 组 不 同 区域 的 进化 速率 是 不 同 的 (Moron её al. 1993, Wolfe et al. 
1987) ,这 种 变化 不 但 存在 于 基因 之 间 , 亦 存在 于 同一 基因 的 不 同 功 能 域内 ,如 编码 区 和 非 
编码 区 之 间 (Wolfe et ай. 1987)。 因 此 ,选择 不 同 (包括 不 同类 型 ) 的 基因 ,从 多 个 相对 独立 
的 事件 去 进行 系统 学 研究 是 必要 的 。 本 文 着 重 采 用 PCR 技术 扩 增 叶绿体 基因 组 的 特异 
片段 mk 基因 和 mpl16 基因 ,通过 RFLP 分 析 手 段 对 黄精 族 进行 进一步 的 研究 。 
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图 ! 烟草 叶绿体 tmK 基因 和 rpL16 基因 结构 示意 图 
Fig.! Chloroplast DNA regions used for amplification а. Map of tK gene including matK; b. Мар of rpl16 gene. 
Boxed areas represent coding regions. Arrows indicate the approximate position and direction of the primers used in this study. 





тК 基因 属于 断裂 基因 ,在 两 个 短 的 外 显 子 之 间 有 一 个 相当 长 的 内 含 子 , 其 中 包含 
—BEK 1500 bp 左右 的 orfK(open reading frame K) 序 列 , 又 名 matK( 图 1). так 编码 一 种 
成 熟 酶 (maturase), 参与 КМА 转录 体 中 贡 型 内 含 子 的 剪 切 。tmK 基因 在 系统 学 研究 中 的 
价值 已 被 许多 学 者 的 工作 所 证 实 (Liston et al. 1995, Wolfe et al. 1993)。 并 且 Johnson & 
Soltis (1995) 对 tmK 基因 的 та К 片段 和 rbcL 基因 的 序列 进行 了 比较 ,发 现 两 者 有 很 大 差 
Яо так 片段 序列 的 变异 较为 均一 ,这 在 客观 上 增强 了 系统 发 育 重建 的 可 靠 性 。mpl16 
基因 的 结构 与 тк 基因 类 似 , 同 为 断裂 基因 (图 1) ,其 在 系统 学 研究 中 的 应 用 价值 亦 已 证 
实 (Jordan et al. 1996, Wolfe et al. 1987)。 在 本 次 研究 过 程 中 ,我 们 对 隶属 于 Krause( 1930) 
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系统 中 黄精 族 及 其 近 缘 类 群 的 24 种 植物 ( 表 2) 的 tmK 基因 和 rpL16 基因 进行 了 PCR- 
RFLP 分析, 以 期 了 解 以 下 方面 : (a) Krause(1930) 黄 精 族 的 界限 及 其 与 近 缘 类 群 的 关系 ; 


(b) 黄 精 族 内 各 属 间 的 系统 演化 关系 ;(c) 依 据 形态 性 状 建立 的 黄精 








为 PCR-RELP 证 据 所 支持 ，(d) 金 佛山 黄精 的 系统 位 置 。 


42 材料 来 源 
Table 2 Тһе origin of materials 


属 属 下 分 类 系统 是 否 














































































































属 名 种 名 缩写 产地 采集 人 
Сепив Species Abbreviation Locality Collector 
ЖТ P. odoratum оро 陕西 宁 陕 Shaanxi | 吴 世 安 Wu ЗА 
春水 玉 仿 P. simizui SZ 河南 鸡 公 山 Henan 汪 劲 武 Wang J-W 
热 河 黄精 P. macopodium | МАС | 北京 金山 Beijing 吴 世 安 Wu 5-А 
sect. 小 玉 竹 P. humile HUM УАЗ Щ Hebei YESIK Wu S-A 
Alierifolia | 多 花 黄精 P. супопета CYR | 陕西 化 龙山 Shaani | 吴 扯 安 Wu А 
长 梗 黄精 P. fps FIL ШЕ Anhui 注 劲 武 Wang J-W 
黄精 属 节 根 黄精 Р. nodosum. NOD | 四 川 金 佛山 Sichuan | 刘 正 宇 Liu Z-Y 
Polygonatum. | СИЕ Р. involucratum INV 北京 小 龙门 Beijing | 吴 世 安 Wu S-A 
卷 叶 黄精 Р. cirrhifolium. CIR | 四 川 金 佛山 Sichuan | В La HL 
| 黄精 Р. osibiricum. SIB 四 川南 坪 Sichuan ТЕ) Мапе J-W 
sect. erga 康定 玉 竹 P. prat PRA | 云南 大 理 Yunnan ВЖ а HL 
lect. Oppositifolia, 点 花 黄精 P. punctatum PUN АВИВ Yunnan АЕ Li H-L 
人 CIN | 相川 金 佛山 Sichuan | 刘 正字 Liu ZY 
长 叶 作 要 七 Diongyvia | ПОМ + ZB Yuma | ВРЕ ш HL 
- 散 斑竹 根 七 D. aspera ASP 四 川 金 佛山 Sichuan | ВЕ НА. 
竹 根 七 属 ЖЕНИЯ D. peni PER | 四 川南 川 Siehuan 昌 海 亮 Ш H-L 
Disporopsis ИВА. fuscopicia FUS VüJi|4z Ш Sichuan | ВЖ а H-L 
е ow | пеш за | Вана 
БН ЖЕН S. japonica JAP | 北京 小 龙门 Beijing | 吴 世 安 Wu S-A 
MT ЯНВ М. Бит ве | 9ш Hebei | 汪 劲 武 Wang J-W 
лена 万 寿 竹 р. cantoniense. CAN | 陕西 化 龙山 Shaanxi | ГВ Rao С-Ү 
Disporum АН МЕС 四 川 金 佛山 Sich 虽 海 亮 Li H-L 
D. те IChuan E тс Pi 
扭 柄 花 属 В кта 如 海 亮 
Sireptopus 腋 花 扭 柄 花 S，simpler SIM Visum Іа HL 
铃 兰 属 4 m 北京 小 龙门 侯 广 远 
слее: ВМС. majalis MAJ Beijing fao G-Y 
1 材料 与 方法 
1. 1 材料 来 源 
本 研究 所 用 实验 材料 均 取 于 温室 栽培 的 活体 植株 ,来 源 见 表 2。 由 于 材料 限制 ,本 文 











未 就 七 筋 姑 属 Clintonia 和 Drymophia 进行 研究 。 


1.2 


总 ОМА 提取 与 纯化 
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总 DNA 的 提取 依照 Doyle & Doyle( 1987) А0 СТАВ 法 略 加 简化 进行 。 具 体 步 又 为 : 取 
鲜 叶片 1 g 左 右 ,用 液 氮 充分 研磨 , 转 入 1.5 ml 的 Eppendorf 离心 管 中 , 加 入 预 热 至 60 和 的 
2 x СТАВ 提取 液 700 jl( 其 中 舍 0.3%B- 琉 基 乙 醇 ,100 pg/ml RNaseA,40 pg/ml 蛋白 酶 K)， 
混 匀 ,60% 水 浴 中 30 min,37% 30 min, 加 入 氯仿 : 异 戊 醇 (24:1) 混 合 液 700 м, 585848], 
12 000 rpm 离心 5 min, 回 收 上 层 水 相 , 加 入 2/3 体积 预 冷 异 丙 醇 -20Y 30 min, 然 后 10 000 
rpm 离心 5 min, 弃 上 清 ,用 70% 乙 醇 洗 淋 1~2 次 ,风干 后 用 适量 双 燕 水 重 悬 DNA。 经 酚 、 
81:885 0:D ,氯仿 : 异 戊 醇 (24:1) 各 纯化 一 次 ,用 无 水 乙醇 沉淀 DNA, PESCE TODURUK 
中 ,定量 后 ACER. 
1.3 ЖЕ Блу (PCR) 

imK 基因 的 扩 增 采用 引物 对 ат К-1 和 tm К-25 tm K-1 在 烟草 叶绿体 基因 组 1828 ~ 
1847 bp 位置, 其 碱 基 序 列 为 5 -ААСССССААСТАСТСССАТС-3’; irn K-2 在 4406 ~ 4387 bp 
位 置 , 其 碱 基 序列 为 5'-GGTTCGCTAACTCAACGGTAG-3' ,. 16 基因 的 扩 增 采用 引物 对 
rpl16- 181 zz116-2。rpl16-1 在 烟草 叶绿体 基因 组 83874 ~ 83893 bp 位 置 ,其 碱 基 序列 为 
5'-CGTACCCATATITTTCCACC-3'. rpl16-2 在 85096 ~ 85077 bp 位 置 , 碱 基 序列 为 5’-GC- 
TATGCTTAGTGTGTGACT-3' 。 两 个 基因 的 扩 增 程序 相同 :94% 3 min>94%C 1 тіп, 52% 1 
min, 72%С 2.5 тт,35 个 循环 一 72%C 8 min。 扩 增 反 应 在 PE 公司 9600 型 PCR 仪 上 完成 , 反 
应 体积 为 100 站。 反应 体系 中 各 成 分 如 下 :50 mmol/L Tris-HCI(pH8.3),25 peg/ml ВЗА, 2 
mmol/L МЕСЬ ，dATP，dTTP，dCTP 和 СТР 各 200 jumol/L( Promega 产品 ) , TaqDNA 聚合 酶 
(中 国 农业 大 学 产品 )3U/100 pl, 相应 的 引物 对 各 0.1 pnmolL, 总 ОМА 模板 50 ~ 100 ng。 
PCR 结束 后 , 取 5 由 反应 液 电泳 检查 。 
1.4 限制 性 内 切 酶 消化 

本 实验 选用 了 Alu [ ла П. BamH I „ВиВТ „Вим T, Са Т „рае I 、Dral、EoRI、 
EcoR V „Нае Ш. Нва І „Нтс | , Hind Ш „Ноу Т. Нро П . Крп І. Ка І. Sau3A І Sp Sst 
I 、Tag „Ха 1. Хһо 1. Хт [№ 25 种 酶 对 отк 基因 进行 酶 解 。 其 中 , Kon T ST. 
Ха l Хо 4 种 酶 没有 切 点 。 对 rpll6 基因 选用 了 上 述 除 Cla TI 、Kpn I 外 的 其 余 23 种 
酶 酶 解 。 其 中 Avall、BamHI 、BsBI , EcoR Г, EcoR V „Нва 1. Hinc П. Hind Ш.Хьо I 3 
有 切 点 。 当 酶 切 位 点 难于 确定 时 还 采用 了 双 酶 切 组 合 。 酶 解 反应 体积 为 20 jl, 内 含 5 pl 
PCR 产物 ,5 单位 限制 性 内 切 酶 ,2 pl 相应 的 限制 性 内 切 酶 缓冲 液 ,在 每 种 酶 要 求 的 适当 温 
度 下 消化 3 h。 
1.5 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 

配制 1,5% 的 琼脂 糖 平 板 凝 胶 ( 含 EB) ,在 1 x TBE 缓冲 液 中 电泳 ,电压 为 3 ~ 4V/em， 
手提 式 紫 外 灯 检 查 带 型 分 散 良 好 后 ,在 FOTODYNE 型 透射 紫外 仪 上 观察 .照相 (图 2)。 
1.6 数据 分 析 

数据 矩阵 是 根据 限制 性 位 点 在 不 同 分 类 群 的 PCR. 扩 增 产物 上 存在 与 否 以 及 长 度 的 
变异 而 产生 的 。 所 有 性 状 均 处 理 为 二 态 性 状 。 分 支 分 析 使 用 PAUP 3.1.1(Swoford 1993) 
软件 完成 。 对 限制 性 位 点 数据 采取 Wagner 简约 分 析 ,选择 MULPARS ,TBR branch swapping 
和 SIMPLE, 用 启发 式 搜索 方法 (heuristic search. methods ) 寻找 最 简约 树 ( most parsimonious 
trees)。 当 分 析 结果 出 现 多 个 步 长 相同 的 简约 树 时 ,分析 严 格 一 致 树 ,计算 其 一 致 性 指数 
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(CD 和 维持 性 指数 (RI) 。 为 了 进一步 判断 简约 树 中 各 分 支 的 可 信 度 ,本 文采 用 bootstrap 
检验 方法 (重复 500 次 )。 





图 2 黄精 族 及 其 近 缘 铃 兰 族 植物 叶绿体 基因 组 tmK RR приб 基因 的 部 分 限制 性 内 切 酶 酶 切 图 谱 
Fig.2 Partial restriction enzymes digested the PCR-amplified cpDNA fragments of ит К gene ог rpl16 gene in Polygonateae and the 
allied tribe Convallarieae 2а DdeT digested tmK gene; 2b Hpall digested tmK gene; 2c Dde I digested гр 16 gene; 2d Haelll 
digested тр/16 gene. 1. MAJ; 2. SIM; 3. ASP; 4. FUS; 5. LON; 6. PER; 7. ЛМ; 8. MEG; 9. CAN; 10. ВЕ; 11. 100 bp 
DNA ladder; 12. ЈАР; 13. GIN; l4. PRA; 15. PUN; 16. ЯВ; 17. CIR; 18. INV; 19. NOD; 20. FIL; 21. CYR; 22. HUM; 
23. MAC; 24. SIZ; 25. 000. No. of lanes from left to right(1 ~ 25) on each map. Арг. of species name are listed in table 2. 


2 实验 结果 
2. 1 PCR 产物 长 度 变异 

引物 对 im K-1 和 imK-2 在 本 文 所 有 类 群 中 均 扩 增 了 一 个 约 2600 bp 的 产物 ,类群 间 
几乎 没有 长 度 变异 。 引 物 对 zj16-1 和 到 16-2 所 扩 增 的 产物 在 各 类 群 间 存 在 长 度 变异 : 
扭 柄 花 属 约 1320 Бр, 77 3188241 1140 bp, 鹿 药 属 约 1170 Бр, #8 #7 1260 bp, 竹 根 七 
属 约 1240 bp, 铃 兰 属 约 1230 bp。 上 述 6 属 植物 的 груб 基因 在 本 文 所 选用 的 材料 中 不 存 
在 属 内 种 间 变 异 ,而 黄精 属 内 种 间 则 出 现 细微 的 变化 ,已 ,cyrtonema 5j Р. macropodium 约 
为 1220 bp, P. prattii ЖИР. simizui 约 为 1250 bp, 其 余 黄精 属 种 约 1240 bp, 
2.2 PCR 产物 限制 性 位 点 变异 

本 文 用 25 种 酶 消化 um K 基因 ,其 中 4 种 酶 没有 位 点 ,另外 两 种 酶 Hinf T FI ЗаиЗА Т 
因 消化 пак 基因 后 片段 太 多 ,在 进行 限制 性 位 点 排 定时 未 计算 在 内 。 因 此 ,19 种 酶 共 得 
到 98 个 位 点 ,其 线性 排列 顺序 与 大 致 位 置 见 表 3。98 个 位 点 总 共 对 应 碱 基 472 bp, 约 占 
tmK 基 因 扩 增 产物 的 18.2% 。 在 trmK 基因 中 只 有 6 个 位 点 在 所 有 类 群 中 为 不 变 位 点 ,其 
余 史 个 是 可 变 的 ( 表 3)。23 种 酶 消化 p116 基因 后 ,9 种 酶 无 位 点 , Hinf 工 消化 后 因 片段 
太 多 未 作 分 析 之 用 ,其 余 13 种 酶 共 得 到 47 个 位 点 ,43 个 是 可 变 的 ( 表 3)。 位 点 的 线性 排 
列 次 序 和 大 致 位 置 见 表 3。47 个 位 点 对 应 碱 基 218 bp, # ml16 基因 PCR 产物 的 
16.5% ~ 19.1%。 
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Table 3. The taxonomic distribution of mapped restriction sites on trn К gene and rpL 16 gene by PCR in Polygonateae and the allied trbe Convalarieae 





33 叶绿体 trnK 基 因 与 rpPL16 基 因 PCR 产 
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b The approximate positions on PCR products of trnK gene and rpLl6 gene 


1-92 of characters on trzK gene, 93-135 on rpL16. Boldfaces represent the variable characters among Polygonatum, Maianthemum, Smilacina and Convallaria. a Only variable 
. Abbreviation of species listed in table 2. 
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在 116 基因 中 因 涉 及 到 长 度 变异 ,使 得 酶 切片 段 的 大 小 略 有 不 同 (图 2) ,但 位 点 未 发 生 
变化 时 仍 作 不 变性 状 处 理 。 

对 两 个 基因 的 位 点 进行 简单 的 分 析 之 后 发 现 绝 大 数 可 变 位 点 存在 于 两 组 类 群 之 间 。 
黄精 属 、 竹 根 七 属 、 鹿 药 属 、 舞 锥 草 属 ( 本 文 称 其 为 狭义 黄精 族 ) 和 铃 兰 属 构 成 一 组 , 扭 柄 花 
属 与 万 寿 竹 属 构 成 男 一 组 。 在 前 组 中 ,tmK 基因 和 приб 基因 的 75 个 酶 切 位 点 中 ,只 有 
23 个 是 可 变 的 。 而 狭义 黄精 族 与 扭 柄 花 属 之 间 108 个 位 点 中 92 个 是 可 变 的 ,与 万 寿 竹 属 
之 间 120 个 位 点 中 有 101 个 位 点 可 变 , 扭 柄 花 属 和 万 寿 竹 属 之 间 的 99 个 位 点 中 变异 位 点 
为 79 个 ( 表 3)。 这 反映 了 狭义 黄精 族 与 扭 柄 花 属 和 万 寿 竹 属 以 及 扭 柄 花 属 与 万 寿 竹 属 
之 间 限 制 性 酶 切 位 点 的 同 源 性 程度 较 低 。 本 文 以 tmK 基因 和 pl16 基因 所 有 145 个 酶 切 
位 点 构建 一 个 数据 合 矩阵 ( 表 3) ,分 别 以 铃 兰 属 、 扭 柄 花 属 ,万 寿 竹 属 为 外 类 群 对 狭义 黄 
精 族 进行 分 支 分 析 , 再 以 扭 柄 花 属 和 万 寿 竹 属 为 复合 外 类 群 对 合 矩 阵 进行 运算 ,其 中 仅 可 
变 位 点 用 于 分 析 。 

2.3 分 析 结 果 

运用 PAUP 3.1.1 软件 以 铃 兰 为 外 类 群 进行 分 支 分 析 时 得 到 11 个 步 长 为 30 的 最 简 
约 树 ,计算 严格 一 致 树 (图 3a) ,其 一 致 性 指数 (CI) = 0.688, 维持 性 指数 (RI) = 0.833。 以 
捏 柄 花 属 或 万 寿 竹 属 为 外 类 群 运算 后 构建 的 严格 一 致 树 与 图 За 的 结构 完全 一 致 。 以 扭 
柄 花 属 和 万 寿 竹 属 为 复合 外 类 群 运算 后 得 到 106 个 步 长 为 151 的 最 简约 树 , 其 严格 一 致 
树 (图 3b) 的 一 致 性 指数 (CI) = 0.888, 维持 性 指数 (RI) = 0.912。 一 致 树 各 支 的 置信 度 用 
bootstrap 分 析 进 行 检验 ( 共 进 行 500 次 循环 )。 

3 讨 论 
3.1 黄精 族 的 范围 以 及 与 万 寿 竹 属 和 扭 柄 花 属 的 关系 

自 Bentham & Hooker (1883) 建立 黄精 族 以 来 ,尽管 黄精 族 的 范围 和 系统 位 置 在 大 多 
数 系统 (Takhtajian 1987，Hutchinson 1973, Krause 1930, Engler 1889) 中 不 尽 一 致 ( 表 1), 但 
均 包 括 了 黄精 属 Polygonatum 、 竹 根 七 属 Disporopsis . 625 JB Smilacina ЕЕ Maianthe- 
mum „ЗНАЛЕ Streptopus \ 万 寿 竹 属 Disporum , ЯН Clintonia 和 Drymophila ( Engler 系统 
中 未 提 及 )。 通 过 对 单子 叶 植 物 90 多 个 性 状 的 比较 研究 及 对 单子 叶 植物 系统 发 育 的 探 
讨 ,Dahlgren et al .(1985) 提 出 了 一 个 单子 叶 植 物 的 新 系统 。 在 这 个 系统 中 ,黄精 族 隶 属于 
百合 超 目 Superorder Liliiflorae, X] 14€ Н Asparagales, 铃 兰 科 Convallariaceae。 此 系统 中 黄精 
族 的 范围 已 大 大 缩小 , 仅 包 括 黄精 属 、 鹿 药 属 和 舞 鹤 草 属 。 而 万 寿 竹 属 , 扭 柄 花 属 与 七 筋 
姑 属 因 缺 乏 草酸 钙 针 晶 、 无 隔膜 蜜 腺 以 及 在 胚 宫 形 成 过 程 中 不 产生 周 缘 细胞 等 特征 被 从 
黄精 族 中 移出 , 划 归 于 百合 目的 Uvulariaceae ВИР Drymophia 是 一 个 仅 包 括 2 个 种 的 小 
属 ,分布 于 澳大利亚 东南 部 ,该 属 花 柱 三 裂 , 且 宿 存 于 成 熟 果实 上 ,这 一 特征 不 仅 在 黄精 
族 ,即使 在 整个 铃 兰 科 中 也 很 独特 。Dahlgren et al.(1985) 根 据 叶 基部 扭曲 等 特征 将 其 放 
在 分 布 于 南半球 的 Luzuriagaceae "P, 这 一 转 隶 得 到 了 Conran(1987) 的 支持 。Shnwari et al . 
(1994) 通 过 гъст, 基因 的 DNA 序列 分 析 , 对 Krause(1930) 黄 精 族 及 其 近 缘 类 群 进行 了 系统 
发 育 的 重建 。 结 果 发 现 :黄精 属 、 竹 根 七 属 、 鹿 药 属 . 舞 扒 草 属 和 铃 兰 属 Convallaria 构成 一 
单 系 类 群 ;七 筋 关 属 、 扭 柄 花 属 、 油 点 草 属 Tricyrtis 和 Prosartes 构成 一 单 系 类 群 ;万 寿 竹 属 
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Р odoratum 
P. simizui 
Р. macropodium 
P. odoratum P. humile 
Р simizui P. cyrtonema 
P. macropodium Р През 
88 P. humile P. nodosum 
P. cyrtonema Ё involucratum 
[—— — —— P. filipes P. sibiricum 
[— — —— P. nodosum P. cirrhifolium 
P. involucratum P. prattii 
P. sibiricum P. punctatum 
64 P. cirrhifolium P. ginfoshanicum 
19 P. prattii D.longifolia 
P. punctatum D. aspera 
P. ginfoshanicum D. pernyi 
D.longifolia D. fuscopicta 
D. aspera D. jinfushanensis 
67 : : : 
D. pernyi S. japonica 
D. fuscopicta M. bifolium 
а D. jinfushanensis C. majalis 
5 72 5 Јаропіса b. D. cantoniense 
M. bifolium D. megalanthum 
C. majalis S. simplex 


图 3 基于 tmK 基 因 和 1pl16 基因 限制 性 位 点 构建 的 严格 一 致 树 ( 大 于 50% bootstrap Апите) 
图 3a 中 С. majalis 为 外 类 群 ,图 ЗЬ 中 $. simplex, О. cantoniense М О. megalanthum 为 复合 外 类 和 群 。 
Fig.3 Strict consensus trees based on restiction sites of trnK gene and гр! 16 gene (bootstrap values above 50% are shown 
in the trees). С. тајай was used ав out-group in Fig. За, and S. simplex, D. cantoniense and D. megalanthum 
were used as complex out-group in Fig. 3b. 


和 Uvularia 构成 另 一 单 系 类 群 。 这 与 Dahlgren et al.(1985) 的 观点 基本 一 致 。 本 文 的 研究 
结果 表明 :在 imK 和 rpL16 基因 酶 切 位 点 上 ,狭义 黄精 族 与 扭 柄 花 属 的 同 源 性 为 14.8%， 
与 万 寿 竹 属 的 同 源 性 为 15.8% ,而 与 铃 兰 属 的 同 源 性 则 达 69.3% (3 3) ,反映 出 将 扭 柄 花 
属 和 万 寿 竹 属 从 黄精 族 中 移出 有 其 合理 性 。 至 于 万 寿 竹 属 和 扭 柄 花 属 从 黄精 族 分 出 后 是 
否 应 像 Dahlgren et al.(1985) 处 理 的 那样 ,和 七 筋 姑 属 一 起 置 于 Uvulariaceae 中 ,值得 进 一 
步 研究 。 
3.2 ВЕУ ЕРЕШЕ 

ЛЕРА А Desontaines 1807 年 建立 以 来 ,与 舞 稚 草 属 的 分 与 合 一 直 是 植物 系统 学 家 争 
论 的 问题 ,但 本 世纪 的 大 多 数 植物 系统 学 家 均 采 用 了 分 的 观点 ( 表 1)。LaFrankie(1986) 对 
舞 扒 草 属 和 鹿 药 属 的 历史 由 来 进行 了 比较 全 面 的 回顾 ,并 根据 地 上 茎 的 分 枝 、 花 序 的 着 生 
位 置 、 花 药 的 着 生 方式 、 蜜 腺 及 染色 体 核 型 等 特征 的 相似 性 将 两 者 予以 合并 。 随 后 ,我 国 
学 者 李 恒 (1990) 沿 用 了 这 种 观点 。Shinwari её al. (1994) 3 гЬсІ, 基因 ОМА 序列 的 比较 
研究 后 ,他 认为 将 两 属 合并 似乎 是 合理 的 ,但 同时 也 承认 仅 以 此 而 得 出 定论 尚 为 时 过 早 。 
本 文 在 分 析 了 mpl16 基因 和 тк 基因 后 发 现 ，mml16 基因 的 PCR 产物 的 长 度 在 两 属 之 间 
存在 非常 明显 的 差异 : ml16 基因 扩 增 片段 在 舞 锥 草 属 中 约 长 1260 bp, 而 在 鹿 药 属 中 则 为 
1170 bp, 两 者 相差 达 90 bp。 两 属 植物 在 由 限制 性 酶 切 位 点 构建 的 分 支 图 上 却 能 较 好 地 聚 
成 一 支 ( 图 3), 这 似乎 与 приб 基因 扩 增 产物 的 长 度 变 异 相悖 ,但 bootstrap 重 抽样 分 析 的 支 
持 率 (72% 或 52% ) 不 高 , 据 此 将 两 者 合并 是 不 适当 的 。 由 此 看 来 ,无 论 是 从 形态 学 还 是 
分 子 生物 学 来 看 , 舞 鹤 草 属 和 鹿 药 属 具有 最 近 的 共同 祖先 看 来 是 毫 无 疑问 的 。 但 本 文 的 
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研究 结果 支持 将 这 二 属 分 开 处 理 的 观点 ,因为 在 两 属 之 间 rpL16 基因 的 长 度 变异 是 明显 
的 (尽管 这 种 差异 也 存在 黄精 属 内 种 间 ,但 通常 在 30 bp 以 内 ), 且 两 者 在 花 基 数 上 的 差别 
( 舞 扰 革 属 为 二 基数 , 鹿 药 属 为 三 基数 ) 也 是 稳定 的 。 
3.3 ”黄精 属 与 竹 根 七 属 的 关系 
竹 根 七 属 Disporopsis 是 东亚 特有 属 , 约 5 种 ,我 国 均 有 分 布 。 本 文 对 竹 根 七 属 植 物 全 
部 5 种 进行 了 研究 。 说 明 竹 根 七 属 是 一 个 十 分 自然 的 类 群 。 
它们 在 im K 基因 和 приб 基因 上 ,无 论 是 限制 性 酶 切 位 点 还 是 扩 增 产物 长 度 的 变异 
均 表现 出 高 度 的 一 致 性 (图 2, 图 3)。 从 分 支 图 上 可 以 看 出 , 竹 根 七 属 与 黄精 属 有 着 密切 
的 系统 演化 关系 ,特别 是 与 金 佛山 黄精 P，ginfoshanicum、 点 花 黄精 P，punctatum 等 的 关 
系 尤 其 密切 (图 3)。 根 据 限制 性 酶 切 位 点 作 类 群 间距 离 分 析 时 ,发 现 竹 根 七 属 与 点 花 黄 
精 等 的 距离 (0.033) 甚 至 比 黄精 属 某 些 种 间 的 距离 还 小 ,如 点 花 黄精 与 热 河 黄精 Р. 
macropodium 间 的 距离 为 0.054。 两 属 植物 在 分 支 图 上 反映 出 的 系统 关系 和 它们 在 外 部 形 
态 上 的 相似 性 是 一 致 的 ,如 茎 不 分 枝 .花序 腋生 、 花 被 合生 成 简 状 、 柱 头头 状 等 特征 为 两 属 
所 共有 。 同 时 ,人 竹 根 七 属 花 粉 的 外 壁 纹饰 (Rao et ай. 1994) 及 其 叶 表 皮 与 种 皮 的 特征 ( 吕 
海 亮 等 1999) 在 黄精 属 内 均 能 找到 其 对 应 的 类 型 。 

核 型 特征 的 高 度 相 似 性 (Gu et al. 1990) 也 说 明了 这 一 点 。 在 对 5 种 竹 根 七 属 植物 中 
的 4 种 ( 金 佛山 竹 根 七 Disporopsis jinfushanensis 除外 ) 的 核 型 进行 广泛 调查 研究 后 发 现 它们 
在 其 较 广阔 的 分 布 区 内 染色 体 数 均 为 2n = 40( 洪 德 元 等 1990, Gu er ай. 1990)。 该 属 植物 
除 具 副 花冠 这 一 特 化 性 状 外 ,与 黄精 属 在 形态 上 有 高 度 相似 性 , 据 此 , 洪 德 元 等 (1990) 认 
为 该 属 植物 的 染色 体 基 数 为 x = 20, 是 一 个 古 多 倍 体 , 很 可 能 是 由 黄精 属 中 2n = 20 的 某 一 
类 群 经 由 多 倍 化 演化 而 来 的 。 本 文 的 实验 结果 及 对 金 佛山 竹 根 七 核 型 的 调查 (2n = 40, 待 
发 表 ) 支 持 这 一 观点 。 
3.4 金 佛 山 黄精 的 系统 位 置 

Polygonatum ginfoshanicum (Wang et Tang) Wang et Tang 是 汪 发 缴 和 唐 进 ( 1978) 根 据 熊 
济 华 和 周子 林 采 自 四 川 金 佛山 的 90841 号 标本 最 先 在 鹿 药 属 下 建立 起 来 的 ,命名 为 金 佛 
ШЕ 27 Smilacina ginfoshanica ,其 突出 的 特点 是 植株 具 顶 生花 序 。 后 来 汪 发 缴 和 唐 进 等 
(1983) 又 将 其 转 隶 于 黄精 属 ,成立 金 佛山 黄精 这 一 分 类 组 合 ,其 理由 是 ;“ 当 时 所 见 标本 其 
少 ,植株 仅 具 一 顶 生 花序 , 故 暂 置 Smilacina 中 。 现 在 看 到 标本 较 多 ,发 现 本 种 某 些 标本 除 
项 生花 序 外 ,还 具 一 侧 生花 序 ,又 考虑 到 它 的 花 被 合生 情况 及 顶端 外 面具 乳头 状 毛 , 子 房 
每 室 具 4 胚珠 等 特征 , 归 素 于 黄精 属 较 合 适 。” 本文 tmK 基因 和 rpL16 基因 的 分 子 生物 学 
资料 完全 支持 上 述 分 类 处 理 ( 图 3)。 另 外 , 金 佛山 黄精 叶 表 皮特 征 与 鹿 药 属 明显 不 同 而 
与 黄精 属 某 些 种 如 P，punctatum 相近 (上 昌 海 亮 等 2000) , 亦 支持 这 一 改 隶 组 合 。 
3.5 黄精 属 内 的 种 间 关 系 

ВОН Polygonatum Miller 是 北 温带 分 布 的 一 个 类 群 ,主要 分 布 于 东亚 ,尤其 是 中 国 。 
据 统计 ,我 国 黄 精 属 植物 的 种 类 约 占 世界 种 类 的 75% ,类 型 繁多 ,变异 复杂 , 且 有 许多 特 
有 种 ,如 P. megaphyllum，P .macropodium，P .franchetii，P .filipes 等 等 。 显 然 ,我 国 是 
黄精 属 植物 的 分 化 与 分 布 中 心 (Jeffrey 1980)。 

黄精 属 的 分 类 是 一 个 十 分 困难 的 问题 (Jeffey 1980)。 各 类 群 间 性 状 交 叉 , 地 理 分 布 
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区 重 公 ,新 类 群 和 变异 型 不 断 发 现 ( 汤 彦 承 1978) , 预示 着 黄精 属 仍 处 在 比较 活跃 的 分 化 
阶段 ,这 给 分 类 学 工作 带 来 了 不 少 困难 。 该 属 自 Miller(1754) 建 立 以 后 ,Jeffrey(1982) „8 
РЕЖ (1978) , Abramova( 1975) #1 Baker(1875) 等 对 其 进行 过 系统 学 研究 。Baker(1875) 根 据 
叶 序 将 黄精 属 分 为 3 个 组 , 即 互 生 叶 组 sect，Aliernifolia、 轮 生 叶 组 sect，Verticillata 和 对 生 
叶 组 sect.Oppositifolia。 汤 诊 承 (1978) 根 据 苞 片 的 大 小 与 质地 、 叶 序 类 型 \ 花 被 简 长 度 、 花 
被 形状 花药 的 长 短 以 及 子 房 的 形状 等 特征 ,将 国产 黄精 属 植物 分 为 8 个 系 。 有 关 黄 精 属 
植物 的 细胞 学 工作 亦 已 有 大 量 报道 ( 杨 继 等 1992, 洪 德 元 等 1990, 汪 劲 武 等 1987, Ther- 
man 1953 等 等 ) ,但 大 多 数 是 零散 的 、 缺 乏 系统 性 的 工作 。Tamura(1993) 根 据 染 色 体 基 数 
与 花丝 的 微 形态 特征 将 本 属 分 为 2 个 组 :sect. Polygonatum 和 sect. Vericillata ,前 者 相当 于 
Baker(1875) 的 互生 叶 组 ,包括 了 汤 彦 承 (1978) 的 苞 叶 系 、 互 叶 系 和 短 简 系 ;后 者 相当 于 
Baker(1875) 的 轮 生 叶 组 与 对 生 叶 组 ,包括 汤 彦 承 (1978) 的 独 花 系 \ 点 花 系 、. 对 叶 系 、 滇 黄精 
系 和 轮 叶 系 。Tamura et 中 .(1997) 对 黄精 属 17 种 及 一 变种 的 tm K 基因 进行 了 PCR-RFLP 
分 析 , 结 果 支 持 Tamura(1993) 将 黄精 属 分 成 两 组 的 观点 。 本 文 扩大 取材 范围 ,对 黄精 属 植 
物 imK 基因 和 mpl16 基因 进行 PCR-RFLP 分 析 的 结果 表明 ,互生 叶 种 类 组 成 一 单 系 , 且 
bootstrap 支持 率 在 85% 以 上 ,而 轮 生 叶 和 对 生 叶 种 类 为 多 系 关系 ,不 构成 一 个 单 系 ( 图 
3) ,因而 黄精 属 能 否 明确 划分 为 互生 叶 类 和 轮 生 叶 类 两 个 自然 类 群 有 待 进一步 深入 研究 。 
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